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This study examined the effects of fermented soymilk and okara on lipid metabolism in rats. Fermented 
soymilk and okara was prepared from a mixture of soymilk and okara blended in a ratio of 2 to 1 on dry basis 
by lactic acid fermentation using Lactobacillus delbrueckii. Male Sprague-Dawley rats were fed a diet based 
on the AIN-93 diet （control diet） or two kinds of test diets in which 20% of a control diet was replaced by 
unfermented soymilk/okara mixture or fermented soymilk/okara for 7 weeks. We investigated changes in 
plasma and hepatic lipid levels of rats, and the regulation of gene expression in mesenteric adipose tissue and 
liver by DNA microarray. Groups of test diet signiﬁcantly reduced plasma cholesterol levels compared with 
the control diet. In addition, the hepatic triglyceride in rats fed test diets was signiﬁcantly lower than that of 
control diet. DNA microarray analysis indicated that the test diet ingestion down-regulated the expression of 
genes related to lipid metabolism in mesenteric adipose tissue and liver. These results suggested that a mix-
ture of soymilk and okara has the effect improving lipid metabolism. Especially, fermented soymilk and oka-
ra seems to promote the restraint of abdominal visceral fat accumulation in comparison with unfermented 
soymilk and okara. Therefore, fermented soymilk and okara is a functional food showing effect preventing 
metabolic syndrome.


































cillus delbrueckii subsp. delbrueckii 菌株 SNC33）で
15 時間発酵させた後，凍結乾燥したものを用い
た．オカラ豆乳及び乳酸発酵オカラ豆乳の成分組










2 週間の予備飼育を行った後，次のように 3 群に
群分けした．引き続き基準飼料を投与したコント




各々の飼料（Table 2）を投与して 7 週間飼育した．
実験動物は，飼育期間中，自由摂食及び自由飲
水させた．摂餌量は毎日測定し，体重は飼育期間








Table 2.  Composition of experimental diets （Weight %）
Diet group
CO UO FO
Casein1 20.0 11.4 11.4
Cornstarch1 39.75 36.4 36.4
Dextrinized cornstarch1 13.2 13.0 13.0
Sucrose1 10.0 10.0 10.0
Puriﬁed soybean oil1 7.0 3.6 3.6
Cellulose1 5.0 0.6 0.6
Mineral mixture （AIN-93G-MX）1 3.5 3.5 3.5
Vitamin mixture （AIN93 VX）1 1.0 1.0 1.0
L-Cystine2 0.3 0.3 0.3
Choline bitartrate2 0.25 0.25 0.25
Butylhydroquinine2 0.0014 0.0014 0.0014
Unfermented soymilk/okara（dried）3 0.0 20.0 0.0
Fermented
soymilk/okara（dried）3 0.0 0.0 20.0
1Japan CLEA, Osaka. 2Wako pure chemical industries, Osaka. 
3Marusan-ai, Okazaki.
Table 1.   Compositon of freeze-dried unfermented and fer-












































later RNA Stabilization Reagent（QIAGEN）で安定化
させ，抽出時まで－80℃で保存したものを試料と
した．腸間膜脂肪組織は，個体では十分な total 
RNA 回収率が得られなかったため，各群 5 匹の
ラットから等量採取し，RNeasy Lipid Tissue Midi 
Kit（QIAGEN）を用いて，抽出した．肝臓はRNeasy 
Mini Kit（QIAGEN）を用いて，各群 5 匹のラット
それぞれについて total RNA を抽出した．抽出し
た total RNA の濃度及び純度は，分光光度測定法
及びアガロースゲル電気泳動法で確認した．腸間
膜脂肪組織では減圧濃縮法により必要な濃度に調
整したものを，肝臓では各群 5 匹から等量の total 




の差異を検討するために，抽出した total RNA を
用いて，DNA マイクロアレイ解析を行なった．解
析には，約 30,000 遺伝子が搭載された Affymetrix 
Rat Genome 230 2.0 array（Affymetrix, Santa Clara, 
CA, USA）を用いた．それぞれ total RNA20μg より
cDNA を調製した後，T7 DNA ポリメラーゼを用
いて cRNA を合成した．cRNA 合成時にビオチン
標識を行なった．ビオチン標識した cRNA を断


















量を Table 3 に示した．摂餌量には，各群間に有




CO 群と比較して UO 群及び FO 群の方がわずか
に低値を示した．体重あたりの肝臓重量は，UO




UO 群で CO 群及び FO 群よりも低値を示した．
2????????
血漿成分の変化を Table 4 に示した．血漿 TC
濃度は，投与1週でUO群及びFO群ともに低下し，




UO 群は投与 3 週以降有意に低値を示し，FO 群




肝臓脂質濃度を Table 5 に示した．肝臓 Chol 濃
度は，各群間に有意差は認められなかったが，
UO 群及び FO 群の方が CO 群よりも低値であっ









Daily food intake （g） 26.7±0.7a 25.3±0.5a 24.6±1.3a
Initial body weight （g） 268.9±10.0a 266.3±4.7a 265.5±5.2a
Final body weight （g） 594.9±19.2a 586.7±9.5a 581.2±28.6a
Liver （g / 100g body weight）  4.70±0.20a   3.65±0.14b 3.69±0.11b
Perirenal  white adipose tissue （g / 100g body weight）  3.64±0.31a   2.60±0.37a 3.41±0.62a
Epididymal white adipose tissue （g / 100g body weight）  2.22±0.25a   1.73±0.23a 2.44±0.28a
Mesenteric white adipose tissue （g / 100g body weight）  1.56±0.13a   1.17±0.11a 1.19±0.16a
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
Each value is the mean±SE of 5 rats. a, bMeans not sharing common superscript differ signiﬁcantly by Tukey’s multiple compari-
son（p＜0.05）.




Total cholesterol （mg/dl） 0w 66.0±2.9a 63.1±5.5a 68.0±6.4a
1w 70.1±6.2a 54.2±1.6a 53.9±5.3a
3w 77.5±7.4a 45.2±1.9b  57.6±7.5ab
5w 81.3±6.8a 48.2±2.9b 54.3±5.0b
　 7w 77.5±5.2a 53.4±3.3b  58.7±7.3ab
Triglyceride （mg/dl） 0w 114.0±16.9a 111.3±6.7a 118.9±8.7a
1w 107.9±12.5a 110.2±11.5a 134.3±16.2a
3w 120.0±12.2a 92.5±6.5a 105.3±21.4a
5w 149.1±30.2a 92.1±15.1a 94.3±9.2a
　 7w 121.5±13.6a 118.9±21.9a 105.7±17.5a
Glucose（mg / dl） 0w 131.1±9.2a 123.0±9.0a 123.3±8.5a
1w 110.0±9.8a 100.5±9.6a 100.2±3.0a
3w 145.2±4.8a 127.6±13.7a 125.4±7.9a
5w 143.6±7.7a 155.6±10.6a 169.0±7.2a
　 7w 144.1±11.1a 137.5±13.9a 165.2±16.5a
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
Each value is the mean±SE of 5 rats. a, bMeans not sharing common superscript differ signiﬁcantly by Tukey’s multi-
ple comparison（p＜0.05）.




Hepatic cholesterol （mg / g liver） 5.50±0.74a 3.77±0.46a 3.91±0.28a
Hepatic triglyceride （mg / g liver） 57.8±10.3a 27.5±4.7b 24.2±1.2b
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
Each value is the mean±SE of 5 rats. a, bMeans not sharing common superscript differ signiﬁcantly by Tukey’s multiple 
comparison（p＜0.05）.






に絞り，Sterol regulatory element binding protein 1 
（SREBP-1）, Acetyl coenzyme A carboxylase （ACC）, 
Fatty acid synthase （FAS）, Glycerol-3-phosphate 
acyltransferase （GPAT）, Malic enzyme （ME）, Peroxi-
some proliferator activated receptorγ（PPARγ）, 
Hormone sensitive lipase （HSL）, Uncoupling protein 
2（UCP2）, Glucose transpoter 4（GLUT4）の計 9 遺
伝子について解析を行い，関連遺伝子の mRNA
発現量を Table 7 に示した．mRNA 発現量が 1.5
倍以上であった遺伝子は，両群ともに認められな
かった．1/1.5 倍以下であった遺伝子は，UO 群及
び FO 群ともに SREBP-1, ACC, FAS, GPAT, ME の
5 遺伝子であった．UO 群と FO 群を比較すると，
SREBP-1 を除く遺伝子で発現量が FO 群の方が減
少した．PPARγ, HSL, UCP2, GLUT4 の 4 遺伝子
は両群ともに有意な変化は認められなかったが，






する遺伝子である SREBP-1, ACC, FAS, GPAT, ME, 
Carnitine palmitoyl transferase-1（CPT-1）, Peroxi-
some proliferator activated receptorα（PPARα）の計
7 遺伝子の mRNA 発現量を Table 8 に示した．コ
レステロール代謝に関与する Sterol regulatory ele-
ment binding protein 2（SREBP2）, 3-Hydroxy-3-
metylglutaryl coenzyme A reductase（HMGCR）, 7-de-
hydrocholesterol reductase（DHCR）, Cholesterol7α-
Hydroxylase（CYP7A1）の計 4 遺伝子の mRNA 発
現量についても Table 8 に示した．mRNA 発現量
が 1.5 倍以上であった遺伝子は，UO 群では，
CPT-1, CYP7A1 であり，一方 FO 群は，CYP7A1
であった．CYP7A1 の mRNA 発現量を UO 群と
FO 群で比較すると，UO 群の方が増加した．ま
た 1/1.5 倍以下であった遺伝子は，UO 群及び FO
群 で SREBP-1, ACC, FAS, GPAT, ME, DHCR の 6
遺伝子であった．脂肪合成に関与する FAS, GPAT, 
ME の mRNA 発現量を UO 群と FO 群で比較する
と，UO 群の方が減少した．PPARα, SREBP-2, 


































Fecal bile acid excretion （mg / day feces） 58.2±21.1a 57.7±4.2a 62.2±11.5a
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
Each value is the mean±SE of 5 rats. a, Means not sharing common superscript differ signiﬁcantly by Tukey’s multi-
ple comparison（p＜0.05）.
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Carnitine Palmitoyltransferase-Ⅰ 1.00 1.61 1.43





Sterol Regulatory Element Binding Protein-1 1.00 0.52 0.44
Acetyl Coenzyme A Carboxylase 1.00 0.66 0.62
Fatty Acid Synthase 1.00 0.33 0.41
Glycrol-3-Phosphate Acyltransferase 1.00 0.40 0.40
Malic Enzyme 1.00 0.27 0.40





Peroxisome Proliferator Activated Receptorα 1.00 0.81 0.84
Sterol Regulatory Element Binding Protein-2 1.00 0.82 0.87
3-Hydroxy-3-Methylglutaryl Coenzyme A Reductase 1.00 1.02 0.81
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
The relative mRNA expression level in CO group is arbitrarily set as 1.00
Table 7.   DNA microarray data on lipid metabolism-related genes in the mesenteric white adipose tissue 





Sterol Regulatory Element Binding Protein-1 1.00 0.57 0.60
Acetyl Coenzyme A Carboxylase 1.00 0.51 0.46
Fatty Acid Synthase 1.00 0.57 0.50
Glycrol-3-Phosphate Acyltransferase 1.00 0.63 0.51
Malic Enzyme 1.00 0.58 0.50




Peroxisome Proliferator Activated Receptor γ 1.00 0.67 0.76
Hormone Sensitive Lipase 1.00 1.08 1.18
Uncoupling protein 2 1.00 1.17 1.18
Glucose Transpoter 4 1.00 0.77 0.72
CO, Control; UO, Unfermented soymilk/okara; FO, Fermented soymilk/okara
The relative mRNA expression level in CO group is arbitrarily set as 1.00









因子である SREBP-117）の mRNA 発現量が，オカ
ラ豆乳及び乳酸発酵オカラ豆乳の摂取によって減
少を示した．さらに，SREBP-1 によって制御さ
れる ACC, FAS, GPAT, ME の mRNA 発現量も UO











が16），本実験では PPARγの mRNA 発現量が UO
群及び FO 群で逆に減少傾向を示し，トリグリセ
リド蓄積を抑制したと示唆される．中性脂肪を脂











が，UO 群及び FO 群の方が CO 群よりも低値で
あった．また，血漿 TC 濃度では，UO 群及び FO









胆汁酸への異化に関与する CYP7A1 の mRNA 発





ロール合成の律速酵素である HMGCR の mRNA
発現量が減少傾向を示し，コレステロール合成関
連酵素である DHCR の mRNA 発現量が 1/1.5 倍














によって，肝臓における SREBP-1 の mRNA 発現
量が減少し，脂肪酸合成系酵素の発現抑制によっ
て脂肪酸合成の抑制及びβ酸化に関与する






群及び FO 群ともに SREBP-1, ACC, FAS, GPAT, 
ME の mRNA 発現量においても，両群ともに





β酸化の初期過程に関与する CPT-1 の mRNA 発
現量が UO 群で 1.5 倍以上となったが，肝臓での
β酸化に関連する PPAR αの mRNA 発現には有
意な変化は認められなかった．オカラ豆乳の肝臓
脂質蓄積抑制作用は，β酸化系に寄与せず，脂肪
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